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Резюме

Целта на настоящото проучване е да направим ДНК профил на генеалогичните фамилии 
от Източнобългарска порода коне и да определим генетичните дистанции между тях. Обект 
на анализи бяха резултатите от генетичното картиране на 266 коня по отношение на 15 микро-
сателитни маркера (SSRs – прости последователности на повторенията от два до шест нуклео-
тида), както следва: AHT4, AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, HMS1, HMS2, HMS3, HMS6, HMS7, 
HTG4, HTG6, HTG7, HTG10 и VHL20.

Висок полиморфизъм е установен в локусите ASB17, ASB23 и ASB2. Със средно висока 
стойност е генетичното разнообразие в HTG10 и VHL20. Наблюдаваната, очаквана и средна 
хетерозиготност са близки до тези за породата. Специфичният профил на всяка една от из-
следваните фамилии се определя от алелите с ниска честота и от дела на хомозиготните гено-
типи в локусите HTG4, AHT4, HTG7, HMS1 и HTG6, при които се наблюдава дефицит на хете-
розиготи. Рядко срещани комбинации при ездовите породи коне са G в AHT4 при фамилията 
на Охота; T в ASB23 при Ликующа и Лейла; S, T и U в ASB23 при Лонгуза, и S и U в ASB23 
при Килия. Q в HMS3 се среща при коне от фамилиите на Ликующа и Охота, а Q в VHL20 и 
T в HMS3 – само при коне от фамилията на Лейла. Алелът R е установен в локуса HMS2 при 
фамилиите на Ликующа и Неразделна и в HMS6 при Неразделна и Охота.

Близки генетични връзки са установени между фамилиите на Ликующа и Лейла, и между 
Лонгуза и Охота. През последните две генерации се наблюдава намаляване на генетичните 
дистанции между фамилиите на Лонгуза и Охота, и между Неразделна, Ликующа и Лейла.

Ключови думи: генетично разнообразие; микросателитни маркери; междуфамилна 
диференциация; Източнобългарска порода коне
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Abstract

The aim of the present study was to make a DNA profile of the genealogical families of the East 
Bulgarian Horse breed and to determine the genetic distances between them. The results of the genetic 
mapping of 266 horses with respect to 15 microsatellite markers (SSRs – simple repeat sequences 
from two to six nucleotides) were analyzed as follows: AHT4, AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, HMS1, 
HMS2, HMS3, HMS6, HMS7, HTG4, HTG6, HTG7, HTG10 and VHL20. 

High polymorphism was found in the loci ASB17, ASB23 and ASB2. Genetic diversity in HTG10 
and VHL20 was moderately high. Observed, expected and average heterozygosity are close to those 
of the breed. The specific profile of each of the studied families was determined by the alleles with low 
frequency and by the proportion of homozygous genotypes at the loci HTG4, AHT4, HTG7, HMS1 
and HTG6, where heterozygote deficiency was observed. Rare combinations in riding horses are G in 
AHT4 in the Ohota family; T in ASB23 at Likuyushta and Leila; S, T and U in ASB23 at Longuza, 
and S and U in ASB23 at Kilia. Q in HMS3 occurs in horses of the Likuyushta and Ohota families, 
and Q in VHL20 and T in HMS3 only in horses of the Leila family. The R allele was found in the 
HMS2 locus in the families of Likuyushta and Nerazdelna and in HMS6 in Nerazdelna and Ohota. 

Close genetic links have been established between the families of Likuyushta and Leila, and 
between Longuza and Ohota. Over the past two generations, there has been a reduction in genetic 
distances between the families of Longuza and Ohota, and between Nerazdelna, Likuyushta and 
Leila. 

Key words: genetic diversity; microsatellite markers; inter-families differentiation; East 
Bulgarian Horse breed

Въведение

Източнобългарският кон е отечествена по-
лукръвна ездова порода с изградена генеало-
гична структура. Призната е с постановление 
№ 631/12.06.1951, по доклад № 250/10.02.1951 
на Министъра на Земеделието и към насто-
ящия момент е със статут на застрашена от 
изчезване.

При определянето на подборите в завод-
ските стада коне до голяма степен се разчи-
та на общата и специфична комбинативна 
съчетаемост между линиите и фамилиите 
(Sabeva, 1995). При продължителна селекция 
се сформират т.н. генеалогични комплекси. 
Според Karaivanov, R. and Ganchev, D. (1981) 
към генеалогичния комплекс се отнасят оне-
зи кобили майки, които независимо от своя 
линеен произход дават най-добри съчетания 
с представителите на дадена линия. При усъ-
вършенстването на популации с ограничен 
генофонд приносът на кобилите с консоли-
дирана наследственост е значителен и може 

да има съществен дял в реализирания гене-
тичен прогрес.

Микросателитните маркери предоставят 
добри възможности за оценка на генетично-
то разнообразие и генетичните връзки меж-
ду различни породи или вътрепородни гру-
пи. Те са и добър информационен източник 
за историческото и еволюционно развитие 
на популациите. Ползите от молекулярните 
маркери са документирани от Guerin et al. 
(1994), Meyer et al. (1997), Kakoi et al. (1999), 
Cunningham et al. (2001), Derringer, D. & 
Schlӧtterer, C. (2003), Seyedabadɪ et al. (2017) 
и др. Резултатите от проучванията през по-
следните години показват, че породите и 
техните структурни единици имат уникален 
микросателитен профил, въз основа на който 
следва да бъдат предприети адекватни мерки 
за мониторинг, съхранение или консервация 
(Burzev et al., 2010, Eo et al., 2014, Vlaeva, R., 
2015, Vlaeva, R., & Lukanova, N., 2015, Atiq et 
al., 2018, Ustyantseva et al., 2019, Shelyov et al., 
2020, Vdovina et al., 2021, Yordanov et al., 2022) 
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и др.). При повечето от популациите генетич-
ното разнообразие по майчина страна е мно-
го по-високо от това по бащина. Висок по-
лиморфизъм при фамилни и филогенетични 
анализи са установили Zaitseva et al. (2010), 
Winton et al. (2012), Sargious et al. (2022) и др. 

Целта на настоящото проучване е да на-
правим генетичен SSRs профил на генеало-
гичните фамилии и да определим генетич-
ните дистанции между тях.

Материал и методи

За основа на проучването послужиха ре-
зултатите от генетичното картиране на 266 
коня от Източнобългарска порода по отно-
шение на 15 микросателитни маркера (SSRs 
– прости последователности на повторе-
нията от два до шест нуклеотида), както 
следва: AHT4, AHT5, ASB2, ASB17, ASB23, 
HMS1, HMS2, HMS3, HMS6, HMS7, HTG4, 
HTG6, HTG7, HTG10 и VHL20. Тяхната на-
деждност за статистически цели е потвърде-
на от International Society of Animal Genetics 
(ISAG). За изолиране на ДНК бяха използва-
ни космени луковици от гривата или опаш-
ката на конете. Анализите бяха извършени 
в лицензирана лаборатория – Gene Control, 
Германия.

Генеалогичната принадлежност на всички 
коне, притежаващи индивидуални микроса-
телитни карти, бе извършена чрез проследя-
ване на техния произход до шести пояс на ро-
дословието. 

Генетичното разнообразие бе оценено чрез 
параметрите, общ брой на алелните вариан-
ти (Na), ефективен брой на алелните вариан-
ти (Ne), индекса на Shannon (I), наблюдавана 
хетерозиготност (Ho), очаквана хетерозигот-
ност (He), средна хетерозиготност (Ave_Net), 
вътрепопулационен коефициент на инбри-
динг (Fis) и коефициент на генетична дифе-
ренциация между фамилиите (Fst), въз ос-
нова на който са установени генетичнините 
дистанции между тях. Изчислителните про-
цедури бяха извършени чрез софтуерния па-
кет от програми POPGENE v.1.31. (1999).

Резултати и обсъждане

От развиващите се през последните два 
генерационни интервала 10 фамилии с по-
голяма репрезентативност на извадката са 
тези на кобилите Ликующа и Лейла, зало-
жени в конезавода Кабиюк, и Неразделна и 
Охота, заложени в бившия конезавод Стефан 
Караджа. 

Фамилия на Ликующа
Наблюдаваният брой на алелите е бил 

средно 5,467 ± 1,552, а ефективният 3,569 ± 
1,322 (таблица 1). Разнообразие над средното 
за породата (I = 1,518) е установено в локуси-
те: ASB23 с 9 алела, I = 1,952 и наблюдавана 
хетерозиготност 0,857; ASB17 с 8 алела, I = 
1,917 и наблюдавана хетерозиготност 0,762; 
ASB2 със 7 алела, I = 1,574 и наблюдавана хе-
терозиготност 0,619. Стойности под наблюда-
ваната за фамилията хетерозиготност са ус-
тановена в AHT4, AHT5, ASB2, HMS1, HTG4 
и HTG7. При тези маркери около 38–48% от 
генотипите са хомозиготни. 

Фамилия на Лейла
Лейла е основоположничка на най-късно 

формираната фамилия, при която микросате-
литният полиморфизъм е добре изразен. На-
блюдаваният брой на алелите варира от 5 до 
10, средно 6,267 ± 1,579 при среден I = 1,408 
и наблюдавана хетерозиготност 0,750 (табли-
ца 1). Най-високо генетично разнообразие е 
установено в локусите ASB2, ASB17, HMS6, 
HMS7 и HTG10, при които стойностите на 
наблюдаваната хетерозиготност превъзхож-
дат тези на останалите локуси. Най-висок 
дял на хомозиготни генотипи се наблюдава в 
локуса HTG4 (Но = 0,567 при Не = 0,609).

Фамилия на Неразделна
Средният наблюдаван брой на алелите 

е бил 6,133 ± 1,457, а ефективният – 3,270 ± 
0,912 (таблица 2). Висок полиморфизъм е ус-
тановен в локусите ASB17 (9 алела), ASB2 (8 
алела), ASB23 (8 алела) и HMS2 (8 алела). От 
4 до 6 алела съдържат останалите включени 
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в изследването локуси. Генетичното разноо-
бразие в ASB2 (I = 1,740 и Но = 0,864) и ASB23 
(I = 1,717 и Но = 0,841) превъзхожда средно-
то за породата. Над средното за фамилията 
е разнообразието в локусите AHT5, ASB17, 
HMS7, HTG10 и HMS3. Наблюдаваната хе-
терозиготност (Hо) в AHT4, HMS1, HMS2, 
HTG4 HTG7 е в диапазона от 0,500 до 0,659, 
очакваната (Hо) е от 0,449 до 0,606. Делът 
на хомозиготните генотипи е 50% в HTG4 и 
HTG7, 44% в HMS1 и 41% в HMS6.

Фамилия на Охота
Наблюдаваният брой алели при предста-

вителите на фамилията е в диапазона от 5 
до 9 (таблица 2). В четири от локусите бро-
ят на алелите е над 6: ASB17 (9 алела), ASB2 
(8 алела), HTG10 (7 алела) и VHL20 (7 але-
ла). Индексът на Shannon е бил средно 1,449 
± 0,277, с максимални стойности при ASB2 
(1,885), следвана от ASB17 (1,695), ASB23 
(1,657), HMS7 (1,691) и HTG10 (1,651). Общата 
хетерозиготност е близка до тази на порода-
та. При HTG4 и HMS1 Но е с най-ниски стой-
ности (0,537 и 0,592). Под средната за фами-
лията е наблюдаваната и очаквана хетерози-
готност и в локусите AHT4, HTG4, HTG6 и 
HTG7.

От алелите с много ниска честота Q в 
HMS3 се среща при коне от фамилиите на 
Ликующа и Охота, а Q в VHL20 и T в HMS3 
– само при коне от фамилията на Лейла. Але-
лът R е установен в локуса HMS2 при фами-
лиите на Ликующа и Неразделна и в HMS6 
при Неразделна и Охота. Рядко срещани 
комбинации при ездовите породи коне са G в 
AHT4 при фамилията на Охота и T в ASB23 
при Ликующа и Лейла (таблици 1 и 2). По 
данни на Zaitseva (2010) алелът T в ASB23 е 
открит при коне от Тувинска, Задбайкалска и 
Хакасска породи. За същата локация на T съ-
общават Kalinkova et al. (2019) при Орловски 
рисаци. Към категорията редки се причисля-
ват алелите Q, R, S и T в ASB17 и HTG10 при 
коне от Мезенска порода (Vdovina, N. V. and 
Yuryeva, I. B., 2021). Алелите Q и R в ASB2 и 
ASB17, U в ASB23 и G в HTG6, които според 
Ustyantseva et al. (2019) са типични за Ахал-

текинската порода, при конете от проучвани-
те фамилии се срещат с ниска честота. 

Други фамилии
Фамилиите на Ходеида (n = 6), Килия (n 

= 17), Лонгуза (n = 18) и Славянка (n = 16) са 
заложени в КЗ Кабиюк. До предходния гене-
рационен интервал тяхното развитие е било 
само в заводското стадо. Наблюдаваният 
брой на алелите при Ходеида е бил средно 
4,600 ± 0,091 в диапазон от 3 до 6 алела в от-
делните локуси; при Килия – средно 5,600 ± 
1,121, от 4 до 8 алела; при Лонгуза – 4,933 ± 
1,486, от 3 до 8 алела; и при Славянка средно 
5,067 ± 1,128, от 3 до 7 алела. За специфични 
особености на тази група фамилии могат да 
бъдат посочени: относително висока често-
та на алела В в ASB2 при конете с произход 
от Ходеида; относително висока честота на 
алела R в ASB17 и на алела G в HTG6 при 
Ходеида, Лонгуза и Килия; наличие на „ред-
ките” алели S, T и U в ASB23 при Лонгуза и 
S и U при Килия. Генетично разнообразие по 
отношение на полиморфизма и наблюдавана-
та хетерозиготност над средното за порода-
та е установено в локусите от серията ASB и 
VHL20 и при четирите фамилии.

Представителите на фамилиите на Мате-
рия (n = 6) и Водка (n = 10) са с произход от 
бившия конезавод Стефан Караджа. Средни-
ят наблюдаван брой на алелите при фамили-
ята на Материя е 3,667 ± 1,046 в диапазон от 
2 до 5. Средните стойности на I и Но са 1,121 
± 0,300 и съответно 0,766 ± 0,197. Приблизи-
телно еднакво е по-голямото разнообразие и 
наблюдаваната хетерозиготност в локусите 
ASB17, HMS3, HMS6 и HTG10. Хомозиготни 
са 50% от генотиповете в HMS2 и HTG7. При 
фамилията на Водка броят на алелите вари-
ра от 3 до 6, средно 4,533 ± 1,060. Вероятно 
поради малките разлики в броя на алелите 
по локуси индексите на Shannon на ASB17, 
ASB23, HMS3, HMS6, HMS7 и HTG10 имат 
стойности около средното. Най-ниско е било 
разнообразието в AHT4 (Но = 0,300) и HMS1 
(Но = 0,400). При фамилиите на Материя и 
Водка, чиито представителки не са използва-
ни за разплод в КЗ Кабиюк, не са установе-
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ни редките алели T и U в локусите ASB23 и 
HMS3, и Q в HMS3 и VHL20.

Обобщено за разглежданите фамилии не 
е установена съществена разлика между Но 
(0,739 ± 0,086) и Не (0,728 ± 0,089). Малко по-
ниска е средната хетерозиготност (0,682 ± 
0,080), като дефицит на хетерозиготи се на-
блюдава в локусите HTG4 (0,561), AHT4 (0.563), 
HTG7 (0,564), HMS1 (0,570) и HTG6 (0,636). По 
данни на Sabeva, I. (2021, 2022) средната хете-
розиготност за породата е била 0,732 ± 0,052, 
а за генеалогичните линии 0,638 ± 0,092. С 
най-ниски стойности на Ave_Net при линиите 
са били локусите HTG7 (0,414), HTG6 (0,542), 
HTG4 (0,547), HMS1 (0,530) и AHT4 (0,600). 
Получените данни за микросателитния про-
фил на порода и нейните структурни единици 
са отражение на прилаганите в коневъдството 
класически методи на развъждане, базирани 
на междулинейни и линейно-фамилни кросо-
ве. При продължителна селекция повишени-
те нива на хомозиготност в определени локу-
си могат да бъдат индикатор и за наличие на 
консолидирана наследственост по отношение 
на определени продуктивни признаци. 

Генетичните дистанции, изчислени въз 
основа на коефициента на генетична дифе-
ренциация между фамилиите (Fst), са пока-
зани на таблица 3. Получените стойности 
по отношение на генетичната идентичност 
и генетични дистанции са резултат от при-
лагани линейно-фамилен крос, внасяне на 
нови компоненти на наследственост чрез об-
лагородително кръстосване и смесването на 
две относително самостоятелно развъждани 
стада след закриването на конезавода Сте-
фан Караджа през 2006 г. От дендрограмата, 
представена на фигура 1, се вижда, че не е 
налице клъстерна диференциация. За раз-
лика от линиите, в които в продължение на 
едно столетие от развитието на породата се 
е осъществявал междустопански трансфер 
на генетичен материал, фамилиите са се раз-
вивали предимно в конезавода, в който са 
заложени. Най-високо генетично сходство е 
установено между фамилиите на: Ликующа 
и Лейла, заложени и развивали се основно в 
КЗ Кабиюк; Лонгуза и Охота, развиващи се 
през последните два генерационни интерва-
ла предимно в частния сектор; следвани от 

Таблица 3. Генетична идентичност (над диагонала) и генетични дистанции (под диагонала) между 
фамилиите 
Table 3. Genetic identity (above the diagonal) and genetic distances (below the diagonal) between 
families 
Фамилия* / 
Family* 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1 **** 0,8318 0,7946 0,7701 0,7755 0,7966 0,7030 0,7280 0,8106 0,7457
2 0,1841 **** 0,8544 0,8252 0,8475 0,8779 0,7913 0,8426 0,8932 0,8122
3 0,2299 0,1573 **** 0,8325 0,8461 0,8854 0,8147 0,8449 0,9250 0,8277
4 0,2613 0,1921 0,1833 **** 0,8623 0,8548 0,7911 0,7981 0,8821 0,8667
5 0,2542 0,1654 0,1672 0,1482 **** 0,9424 0,7979 0,8761 0,8947 0,8420
6 0,2275 0,1302 0,1217 0,1569 0,0594 **** 0,8708 0,9028 0,9281 0,8328
7 0,3524 0,2340 0,2049 0,2343 0,2258 0,1383 **** 0,8186 0,8613 0,8288
8 0,3174 0,1713 0,1685 0,2255 0,1323 0,1022 0,2001 **** 0,8893 0,8180
9 0,2100 0,1129 0,0780 0,1254 0,1113 0,0747 0,1493 0,1173 **** 0,8786
10 0,2935 0,2080 0,1891 0,1431 0,1720 0,1830 0,1878 0,2009 0,1294 ****

*1 – Ходеида, 2 – Килия, 3 – Лонгуза, 4 – Охота, 5 – Ликующа, 6 – Лейла, 7 – Неразделна, 8 – Славянка, 9 – 
Водка, 10 – Материя 
*1 – Hodeida, 2 – Kilia, 3 – Longuza, 4 – Ohota, 5 – Likuyushta, 6 – Leila, 7 – Nerazdelna, 8 – Slavyanka, 9 – 
Vodka, 10 – Materia 
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Водка и Славянка и т.н. (таблица 3). През по-
следните две генерации (след обединяването 
на заводските и частичното преминаване на 
кобили в частния сектор) се наблюдава на-
маляване на генетичните дистанции между 
фамилиите от двете заводски стада – между 
Лонгуза и Охота, Неразделна и Ликующа и 
Лейла (фигура 1). 

Заключение

Висок полиморфизъм при фамилиите на 
Източнобългарската порода коне е установен 
в локусите ASB17, ASB23 и ASB2. Среднови-
соко по стойност е генетичното разнообразие 
в HTG10 и VHL20. Наблюдаваната, очаквана-
та и средната хетерозиготност са близки до 
тези за породата. Специфичният профил на 
всяка една от изследваните фамилии се опре-
деля от алелите с ниска честота и от дела на 
хомозиготните генотипи в локусите HTG4, 
AHT4, HTG7, HMS1 и HTG6, при които се 
наблюдава дефицит на хетерозиготи. Рядко 
срещани комбинации при ездовите породи 

коне са G в AHT4 при фамилията на Охота; 
T в ASB23 при Ликующа и Лейла; S, T и U в 
ASB23 при Лонгуза и S и U в ASB23 при Ки-
лия. Q в HMS3 се среща при коне от фамили-
ите на Ликующа и Охота, а Q във VHL20 и 
T в HMS3 – само при коне от фамилията на 
Лейла. Алелът R е установен в локуса HMS2 
при фамилиите на Ликующа и Неразделна и 
в HMS6 при Неразделна и Охота.

Близки генетични връзки са установе-
ни между фамилиите на Ликующа и Лейла 
и между Лонгуза и Охота. През последните 
две генерации се наблюдава намаляване на 
генетичните дистанции между фамилиите 
на Лонгуза и Охота и между Неразделна, Ли-
кующа и Лейла.
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